木薯 MeHSF 10 基因 克隆 及 表达 分 析 
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Jj BE: ” 热 激 转录 因子 (heat shock transcription factor, HSF) 是 植物 中 重要 的 逆境 调控 因子 。 许 多 研究 表明 
HSF 通过 对 信和 号 通路 下 游 的 逆境 相关 基因 进行 调控 来 提高 植物 适应 逆境 的 能 力 ， 如 提高 植株 在 干旱 和 氧化 
损伤 等 逆境 中 的 耐 受 能 力 。 为 研究 HSF 在 木薯 抗 着 和 采 后 储存 中 的 功能 ， 本 研究 以 木 暮 品种 SC124 为 材 
料 ， 通 过 RT-PCR 技术 从 木薯 叶 片区 隆 得 到 一 个 木薯 HSF 家 族 基因 ， 将 其 命名 为 MeHSF10。 结 果 表 明 : 

(1) 该 基因 全 长 为 1098 bp， 编 码 365 个 氨基 酸 残 基 ， 和 蛋白 质 相 对 分 子 量 为 40.7 kD， 理 论 等 电 点 为 8.15， 
蛋白 的 亚 细 胞 定位 预测 为 细胞 核 。 蛋 白质 序列 分 析 结 果 表 明 MeHSF10 与 麻风 树 JcHSF 和 橡胶 树 HbHSF 
的 相似 性 最 高 ， 分 别 为 80.31 % 和 90.54 %. MeHSFI0 基因 的 蛋白 序列 含有 HSF 蛋白 家 族 的 保守 结构 域 ， 
如 DBD、HR-A Core、HR-B Core、 插 入 序列 和 核定 位 信号 (nuclear localization signal, NLS), 表明 MeHSF10 
基因 编码 的 蛋白 质 属于 HSFC 家 族 成 员 。 (2) 为 分 析 MeHSF10 基因 在 木薯 不 同 组 织 中 的 表达 情况 ， 对 该 
基因 在 木薯 11 个 组 织 中 的 表达 进行 分 析 ， 结 果 表 明 MeHSF10 基因 在 木薯 所 有 组 织 中 都 有 表达 ， 在 叶片 : 
的 表达 最 高 .(3) 对 MeHSF10 基因 的 启动 子 序 列 进行 元 件 分 析 , 结果 显示 其 含有 ABA 响应 (ABA responsive 
motif) 、 和 干旱 诱导 (drought-induced motif) 和 光 响 应 (light-responsive motifs) 等 元 件 。(4) 表达 分 析 结 果 
也 表明 MeHSF10 基因 能 被 干旱 和 ABA 处 理 显 著 诱 导 ，MeHSF10 基因 在 木 茵 块茎 的 采 后 生理 性 变质 过 程 
中 也 被 显著 诱导 表达 。 综 上 结果 表明 ，MeHSF10 基因 可 能 在 转录 水 平 参 与 ABA 介 导 的 木薯 干旱 胁迫 响应 
和 木 募 块 蕉 的 采 后 生理 性 变质 ， 这 为 进一步 研究 其 在 木薯 抗 送 和 采 后 储存 中 的 功能 黄 定 基础 。 
关键 词 : 热 激 转录 因子 , MeHSF10, 非 生物 胁迫 ， 采 后 生理 性 变质 ， 表 达 分 析 
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Abstract: Heat shock transcription factor (HSF) is a key adverse regulatory factor in plants. Many studies have 
shown that HSFs can partake in signal transduction pathways and regulate genes expression responsive for a 
variety of abiotic/biotic stresses, such as improving the tolerance to high salinity and oxidative stress in plants. In 
order to analyze the function of HSF in cassava, Manihot esculenta cv. SC124 was used as cloning material. In 
this study, a HSF gene designated MeHSFIO was isolated from M. esculenta Crantz leaves through RT-PCR 
method. The results were as follows: (1) The full-length cDNA of MeHSF10 was 1 098 bp, encoded a polypeptide 
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of 365 amino acid residues with a predicted relative molecular mass of 40.7 kD and an isoelectric point of 8.15. 
Subcellular localization of MeHSF10 is predicted as nuclear localization. Multiple protein sequence alignment 
showed that MeHSF10 shared a significant degree of sequence similarity with other HSF proteins in Jatropha 
curcas (80.31 96) and Hevea brasiliensis (90.54 96). The protein sequece of MeHSF10 contained conserved motifs 
of the HSF family, such as DNA Binding Domain (DBD), HR-A Core, HR-B Core, Insert sequence, and Nuclear 
localization sequence signal (NLS), these results suggested that MeHSF10 isolated from cassava was a genuine 
member of the HSFC family. (2) In order to analyze the expression profiles of MeHSF10 gene in cassava, the 
expression data of 11 cassava tissue/organ types were analyzed, and the result showed that MeHSFIO gene 
expressed in all 11-cassava tissues, and the highest expression of MeHSFIO was in leaf. (3) Results of promoter 
element analysis revealed that MeHSF/0 contained drought-induced motif (MBS), ABA responsive motif 
(ABRE), and several light-responsive motifs. (4) The transcriptome data results also indicated that MeHSFIO was 
upregulated by drought stress and ABA treatment. The expression of MeHSF10 was also induced in cassava PPD 
process. Expression analysis revealed that MeHSF10 might be involved in ABA mediated drought stress response. 
MeHSF 0 was also related with PPD and might operate mainly through ROS-regulated gene networks. Therefore, 
these results offered critical basic knowledge for future gene function analysis of MeHSF10 in cassava. 
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植物 在 漫长 的 进化 过 程 中 已 经 进化 出 了 应 对 各 种 逆境 的 抵御 机 制 (Ohama et al., 2017)。 研 究 结果 表明 ， 
热 休 克 反 应 在 植物 响应 非 生物 胁迫 过 程 扮演 着 重要 角色 ， 热 激 转录 因子 (heat shock transcription factor, HSF) 


是 其 中 重要 的 调控 因子 ，HSF 通过 对 信号 通路 下 游 的 逆境 相关 基因 进行 调控 来 提高 植物 适应 逆境 的 能 


HSF 能 够 提高 植株 在 热 、 干 旱 和 氧化 损伤 等 逆境 中 的 耐 受 能 力 ， 在 植物 应 对 非 生 物 胁迫 过 程 中 起 着 非常 
要 的 作用 (Guo et al., 2016; Zhou et al., 2018, Jiang et al., 2018). HSF 还 能 够 提高 植物 适应 不 同 非 生物 胁迫 


um 


c 


能 力 ， 如 TaHSFA4a 可 提高 水 稻 在 重金 属 环境 中 的 生存 能 力 (Shim et al., 2009); SIHsfA1 可 提高 番茄 在 高 


温 环境 的 生存 能 力 (Scharf et al., 2012); CarHsfB2 可 提高 拟 南 芥 在 干旱 环境 中 的 生存 能 力 (Hao et al., 2016); 


AtHSFA6a 和 AtHSFA6b 也 可 提高 拟 南 芥 在 高 盐 和 低温 环境 中 的 生存 能 力 ;AtHSFA2 可 提高 拟 南 芥 在 高 渗 、 


高 盐 和 高 氧化 水 平 环境 中 的 生存 能 力 (Miller & Mittler, 2006; Banti et al., 2010)。 因 此 ， 不 同 物种 的 HSF 3 


因 均 能 提高 不 同 植株 应 对 不 同 逆境 胁迫 的 能 
AR (Manihot esculenta Crantz) 是 广泛 种 植 于 热带 及 亚热带 地 区 的 重要 粮食 作物 。 在 我 国 ， 木 薯 种 植 
约 1.0X100 kg， 年 产值 超过 140 亿 元 ， 是 我 国 热带 和 亚热带 地 区 一 种 重要 的 经 济 
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H 5.0x10? hm’, FEZ 


作物 〈 张 鹏 等 ，2014) . AKGEJEXLESURUE 7 ERU ECKARORE JKE, HATA ibe, WA 
料 乙 醇 ， 生 物 基 材 料 ( 张 鹏 等 ，2014;，Hu et al., 2016; BES, 2018). KEBAB CHE B DU TOR UR 
等 特点 ， 随 着 绿色 能 源 需 求 的 不 断 增加 ， 木 暮 作为 生物 质 能 源 的 潜力 越 来 越 被 受到 重视 。 此 外 ， 木 暮 块根 
采 后 易 出 现 “ 采 后 生理 性 变质 ”(post-harvest physiological deterioration, PPD)， 导 致 其 储藏 期 时 间 短 ， 严 重 
影响 了 其 在 工业 生产 的 开发 利用 (Zidenga etal., 2012; 张 振 文 和 李 开 绵 ，2012; Xu etal., 2013)。 目 前 ， 关 


于 瓦 SF 基因 在 木 募 中 的 功能 研究 还 鲜 有 报道 (Wei et al., 2018, Yu et al., 2019)。 因此 , 克隆 木薯 HSF 相关 基 
因 并 进行 表达 分 析 ， 对 深入 研究 其 在 木薯 抗 道 过 程 和 PPD 过 程 中 的 表达 调控 作用 具有 重要 意义 。 本 研究 利 
用 前 期 木薯 转录 组 数据 , 通过 PCR 技术 克隆 到 了 一 个 热 激 转录 因子 MeHSF10 基因 , 并 对 其 编码 蛋白 序列 、 


保守 结构 域 和 进化 关系 进行 了 初步 分 析 ,， 对 MeHSFIO 在 干旱 胁迫 、ABA 处 理 和 PPD 过 程 中 的 表达 模式 进 
行 了 分 析 ， 为 研究 MeHSF10 基因 功能 及 抗 逆 分 子 机 理 提供 参考 。 


1 材料 与 方法 
1.1 材料 


本 研究 选用 的 木薯 材料 为 SC124 品种 (Manihot esculenta cv. SC124) ， 由 中 国 热带 农业 科学 院 热 带 生 
物 技术 研究 所 保存 。 植 物 RNA 提取 试剂 盒 (货号 : DP437) 购 自 天 根 生 化 科技 有 限 公司 ，cDNA 反 转 录 试 剂 
盒 (货号 : K1622) 购 自 Fermentas 公司 。PCR 引物 由 上 海 生 工 生 物 工程 股份 有 限 公 司 合 成 。 


1.2 材料 处 理 


将 木薯 茎 秆 切 成 合适 长 度 的 小 节 ( 包 含 3~4 个 菠 点 )， 将 其 种 入 蚂 石 和 营养 土 比 例 为 1:1 (V/V) 的 基质 
中 生长 。 待 生长 约 60 d 后 ,选取 生长 状况 一 致 的 木薯 幼苗 作为 后 续 实验 材料 。 采 用 20 % CW/V ) PEG-6000 
进行 干旱 模拟 处 理 ， 对 照 植株 浇灌 水 ， 在 处 理 0、3、5、7 d 后 采集 木 昔 叶片 样品 用 液 氮 速 冻 后 放 入 超低温 


冰箱 保存 ; 使 用 100 uM ABA 进行 浇灌 ， 在 处 理 0、3、5、7d 后 采集 木薯 叶片 样品 
温 冰 箱 保 存 ; 取 生 育 期 10 个 月 的 木 暮 块根 ， 置 于 25 °C. 70 % 相对 湿度 的 培养 箱 内 进行 暗 培养 , 分 别 在 0、 


液 氮 速冻 后 放 入 超 低 


— 


6. 12. 48h BUE, KERE PE HAARE Jes RUNG GER E UK RS rtr. BET ERE 3 次 生物 学 重复 。 


1.3 基因 克隆 


分 别 使 用 RNA 提取 试剂 盒 和 反 转 录 试 剂 鲍 进行 RNA 提取 和 反 转 录 。 根 据 木 暮 同 源 序 列 


(Manes.02G087400.1) 


x id ou B® (Pl: | 5-ATGAGCAAAAAAGAAAAAAAAG-3; P2: 


5'-CTAAAAGCCACCACCTAAAAGCG-3'), DK XE cDNA 为 模板 进行 MeHSF10 基因 扩 增 。 扩 增产 
物 连接 至 pMD-18T 载体 ， 转 化 大 肠 杆菌 并 挑选 阳性 单 克隆 进行 测序 。 


1.4 生物 信息 学 分 析 


使 用 NCBI 中 的 BLASTp 搜索 其 它 物 种 中 和 MeHSF10 同 源 的 蛋白 质 序列 ， 使 用 Plant-mPLoc 软件 预 
测 亚 细 胞 定位 ， 使 用 NCBI-CDD 数据 库 预 测 保守 结构 域 ， 通 过 ExPASy ProtParam 计算 蛋白 质 的 理论 等 电 
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点 和 相对 分 子 质 量 ， 用 DNAMANO 软件 进行 序列 比 对 ， 利 用 MEGAX 中 的 Neighbor-Joining (NJ) 法 构建 进 
化 树 ; 用 Primer 50 软件 设计 引物 ; Plantcare 进行 启动 子 元 件 分 析 
(http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html/) . 
1.5 基因 的 表达 分 析 

将 相应 处 理 的 样品 提取 RNA， 建 库 并 测序 ， 这 部 分 工作 由 上 海 美 吉 生物 技术 有 限 公司 完成 。 测 序 平台 
是 Illumina GAII (Illumina, San Diego, CA, USA). {H FASTX-toolkit (http://hannonlab.cshl.edu/fastx_toolkit/) 
移 除 接头 序列 和 低 质量 序列 。 利 用 Tophat 2.0 (Trapnell and Pachter LSalzberg, 2009) 软件 将 clean reads 和 木 
茵 基因 组 参考 序列 (version 4.1) 进行 比 对 ， 将 比 对 结果 用 Cufflinks (Trapnell, et al., 2012) 来 组 装 转录 组 数 
据 , 转录 本 至 少 存在 于 两 个 样本 中 才 保 留 .- ABA 处 理 、 PEG 处 理 和 PPD 过 程 中 的 基因 表达 水 平 使 用 FPKM 


(Fragments per kilobase per million mapped reads) 表示 。 
2 结果 与 分 析 


2.1 MeHSF10 基因 的 克隆 

利用 拟 南 芥 AtHSFS 基因 (登录 号 : AT3G24520) 的 蛋白 质 序列 为 参考 序列 ， 在 Phytozome 数据 库 中 进 
行 BLASTP 比 对 搜索 ,得 到 了 一 个 和 木薯 相似 性 较 高 的 基因 序列 (Manes.16G116200.1)。 根 据 该 基因 设计 引 
物 后 进行 扩 增 ， 对 目的 基因 进行 测序 后 得 到 一 个 全 长 为 1 098 bp 的 片段 (图 D， 编 码 365 个 氨基 酸 ， 将 其 
命名 为 MeHSF10 基因 。MeHSF10 基因 和 参考 序列 之 间 存 在 1 个 碱 基 差 异 , 属于 同 义 突 变 ( 图 2). MeHSFIO 
基因 序列 含有 1 个 内 含 子 和 2 个 外 显 子 ,MeHSF10 和 蛋白 的 分 子 式 预 测 为 C17o0oH2g49Ns0105s51S17， 相 对 分 子 量 
40.7 kD， 理 论 等 电 点 为 8.15， 不 稳定 系数 为 60.57， 属 于 不 稳定 蛋白 。 和 蛋白 的 亚 细 胞 定位 预测 为 细胞 核 。 
蛋白 保守 结构 域 分 析 显 示 MeHSF10 包含 有 HSF 家 族 结构 域 (图 3), 进一步 证 明 克 隆 得 到 的 基因 为 木 慕 HSF 
基因 。 
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图 1 木薯 MeHSF10 基因 PCR 产物 的 琼脂 糖 凝 胶 电泳 结果 (A) 和 MeHSF10 基因 在 染色 体位 置 (B) 
Fig. 1 Agarose gel electrophoresis of MeHSF10 gene of Manihot esculenta (A) and the location of MeHSF 10 in chromosome 16 (B) 
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2 ) 
1 ATGAGCAAAAAAGAAAAAAAAGAAGCGAATGCGACCAATCGCAGCTCCTCCTCCATATTTGCTGGGGAGAAGGAC 
1 MS Kk K E K K EA N ATNRSSSSIFAGEKLD 
95 105 115 125 135 145 
76 TCCTCTAGACGCAAGTAGAGAGAAAAAAGAAATTATTCAACTGTGTAGAGTTTATGGGATGGAG 
26 A L L Lb PLDA S R EK K EI IOLCHRVY GME 
160 170 190 200 210 220 
151 SCT AAGACATATCAGATTGTCAATGATCCAGCCACTGACACACTTATC 
51 K T YQ I VHD PP A TD TT bi 
245 255 265 275 285 295 
226 AAAGCCAACAACAGCTTCATCGTCATCGACCCTTTAGATTTCTCCCAGAGAATCTTGCCTGTTTAC 
A NN SF IVI DP , DFS @ RI EP VY 
310 320 330 340 350 360 370 
301 TTCAAACACAACAACTTCTCTAGCTTCGTTCGCCAGCTAAACACTTATGGTTTTAGAAAAGTTGATCCAGATAGA 
101 F X H N N F S S F V R QLN T Y GF RK V DP DR 
385 395 405 415 425 435 445 
376 TGGGAATTCGCAAACGAGTGGTTTCTTCGTGGGCAAAAACAGTTGTTGAAGAATATAGTTCGTAGAAAGCATAGC 
126 W E F AN E W F L RG QO K Q LL EK ON IV RR K HS 
470 480 490 500 510 520 
451 TATGCAATCTAAAATCGAGGATT TTGACAATGAAGAGCTAG TTATGGAGATAGCGAGGTTAAAG 
151 K G Q S Kk IE DF DN EE LV ME I ARL EK 
535 545 555 565 575 585 595 
526 CAAGAACAGAGAGTTCTGGAGAAAGAGCTTGAGGGTATG. AACAAACGGTTGGAGGCC. ACTGAGAGACGCCCTCAA 
176 Q E QR V LEKE LE GM N K RL E AT E R R P Q 
610 620 630 640 650 660 670 
601 CAAATGATGTCTTTTCTTTACAAAGTCGTCCAGGACCCTGATCTTCTCC CTCGCATGATACTTCAGAAAGAAAGA 
201 QM M SF LY K VV Qo PODLLPRM IL QQ K ER 
685 695 705 715 725 735 745 ( 
676 ACTAGACAGTTAAATGACAAGAAGCGGCGGTTAATGATTTCTCCTTCGTCTTCGTCCTCTGGTGGGGCGGCAGTT 
226 T R QL NDEK KR RLMISPSSSSSGGAA V 
710 780 790 800 810 820 
751 GAAGTCGGAAGAAGAAGACGGTGGAAACGTAGGGGTAATATCGTCTCCAGAAACAGGGTTTTGC 
251 SE EE DGG NV GVISSPETGFC 
835 845 855 865 875 885 895 
826 CAATCTTCTCCTTCACCGGAGAC. AAATATCATAAGGTGGTTGGGAGAAGGGAACTATGGTTGTGA! GTCGGCGCCT 
276 Q SS PSP EE TN I I RW LG E GN YY GesES AI, 
920 930 940 950 960 970 
901 AATCCATTAACGTCGATTECGATGGGT GAAGGGATTGGGAATACTGTAACGGTGGCAATGTCTCAGCCAGAAAAT 
301 N PLTS IA MG EG I GN TV TV AN S QPEN 
985 995 1005 1015 1025 1035 1045 
976 AGCTCGATAGGTTGTGGCGGTGACAAGGTTGGGCAAATAAGCTATTTTGGAGAACTGGCGGCGGGCGTGGAGGCT 
326 S S I G CGGDEK VG QOISYFGELAAGVESA 
1060 1070 1080 1090 
1051 ACACCACCACCGCCTTATCCATTTTCCCTTTTAGGTGGTGGCTTTTAG 
351 R PPP PYPFSLL GGG I * 


箭头 表示 MeHSF10 与 参考 序列 之 间 存 在 1 个 碱 基 差异 。 
Arrow indicate there is one SNP between MeHSF10 and the reference sequence. 
图 2 MeHSF10 基因 ORF 序列 
Fig. 2 ORF sequence of MeHSF10 
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图 3 MeHSFIO 蛋白 质 结构 域 分 析 
Fig. 3 Conserved domain analysis of MeHSF10 protein 


2.2 MeHSF10 氨基 酸 序列 同 源 性 比 对 和 系统 发 育 分 析 

在 NCBI 数 据 库 中 使 用 MeHSF10 基因 的 蛋白质 序列 为 探 针 ， 进 行 Blast 搜索 ， 将 同 源 性 较 高 的 序列 下 
a, 其 中 与 橡胶 树 (XP_021643078.1) 和 麻风 树 (XP. 020535025.1) 的 氨基 酸 序 列 相似 性 最 高 , 分别 达到 为 
90.54 96541 80.31 %。 多 重 序列 比 对 结果 显示 MeHSF10 基因 的 蛋白 序列 含有 HSF 蛋白 家 族 的 保守 结构 域 (图 
YE N 端 约 6-100 氨基 酸 残 基 位 置 含有 高 度 保守 的 DNA Binding Domain (DBD) ， 在 N 端 约 170-210 

基 酸 残 基 位 置 含有 HR-A Core、HR-B Core 和 插入 序列 ， 在 N 端 约 227-242 氨基 酸 残 基 位 置 含有 核定 位 
(Nuclear localization signal, NLS)， 这 些 结果 表明 MeHSF10 基因 编码 的 蛋白 质 属 于 HSFC 家 族 成 员 。 
系统 发 育 分 析 结 果 显 示 ， 木 茵 MeHSF10 和 橡胶 树 的 HbHSF 聚 在 一 起 ， 氢 基 酸 序列 一 致 性 最 高 ( 几 5)。 
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图 4 MeHSFI0 与 其 它 植物 HSF 蛋白 的 多 序列 比 对 分 析 
Fig. 4 Multiple sequence alignment of MeHSF10 and HSF proteins from other plants 
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图 5 X MeHSF10 蛋白 与 其 他 物种 HSF 蛋白 构建 的 系统 进化 树 
Fig. 5 Phylogenetic tree of MeHSF10 in cassava and HSF genes from other species 


2.3 MeHSF10 基因 的 组 织 表达 分 析 

本 研究 通过 下 载 得 到 木 暮 11 个 没有 经 过 任何 处 理 的 组 织 的 表达 数据 来 研究 MeHSF 10 基因 在 木 暮 不同 
组 织 中 的 表达 变化 情况 (shiny.danforthcenter.org/cassava_atlas/)。 它 们 分 别 是 叶 (deaf， 中 脉 (midvein)， 叶 柄 
(petiole), (stem), M (lateral bud)， 顶 端 分 生 组 织 (shoot apical meristem, SAM)， 根 (storage root, SR), Zi 
根 (fibrous root，FR)， 根 顶端 分 生 组 织 (root apical meristem, RAM), 7) 44H 2HR (organized embryogenic 
structure, OES), FABIEN VE X 52H ZH (friable embryogenic calli, FEC)。 结 果 显 示 MeHSF10 基因 在 不 同 组 织 
中 的 表达 水 平 不 一 样 ， 在 叶片 中 的 表达 水 平 最 高 ， 在 分 化 程度 较 低 的 组 织 FES. RAM 和 SAM 中 的 表达 水 
平 较 低 (图 6)。 
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SR. Storage root; RAM. Root apical meristem; OES. Organized embryogenic structure; FEC. Friable embryogenic calli. 
图 6 MeHSF10 基因 在 木薯 不 同 组 织 中 的 表达 分 析 


Fig. 6 Expression analysis of MeHSF10 in different tissues/organs of cassava 


2.4 MeHSF 10 基因 在 不 同 胁迫 条 件 下 的 表达 分 析 

根据 基因 组 数据 ， 通 过 对 MeHSF10 基因 起 始 密码 子 上 游 1 500 bp 的 序列 进行 启动 子 元 件 分 析 ， 结 果 
表明 启动 子 中 包含 1 个 干旱 诱导 元 件 MBS、3 个 ABA 响应 元 件 ABRE GE 1)。 因 此 ， 在 ABA 处 理 和 模拟 
干旱 胁迫 下 对 MeHSF10 基因 的 表达 水 平 进行 分 析 。 结 果 表 明 MeHSF10 基因 在 ABA 处 理 下 表达 上 调 ， 在 
模拟 干旱 胁迫 下 也 表达 上 调 ， 分 别 最 高 提高 了 2.3 倍 和 2.4 倍 (图 7)。 


202005.00063v1 


chinaXiv 


ChinaXiv 合 作 期 刊 


K 1 MeHSF10 基因 启动 子 元 件 分 析 结 果 
Table 1 The promoter elements analysis of MeHSF10 


序号 “元件 名 称 


数目 功能 预测 


No. Element name Number  Predicted function 
1 ABA 响应 元 件 3 ABA 响应 
ABRE Abscisic acid responsive 
2 光 响 应 元 件 5 光 响 应 
Box 4 Light-responsive 
3 光 响 应 元 件 3 光 响 应 
G-Box Light-responsive 
4 干旱 诱导 元 件 1 干旱 诱导 
MBS Drought-inducible 
. 茉莉 酸 甲 酯 反应 元 件 1 茉莉 酸 诱导 


TGACG-element 


MeJA-responsiveness 


为 研究 MeHSF10 基因 与 木 茵 块根 采 后 生理 性 变质 过 程 之 间 的 关 
性 变质 过 程 中 的 表达 水 平 进行 了 分 析 。 结 果 显 示 在 采 后 生理 性 变质 过 程 中 MeHSFIO 基因 的 表达 明显 受到 
诱导 ， 在 6h 时 没有 显著 变化 ， 而 12 h 时 达到 最 高 水 平 ， 提 高 了 约 4.3 倍 ，48 Rh 后 表达 水 平 下 降 但 仍然 高 
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图 7 MeHSF10 基因 在 ABA (A) 4I PEG (BO 处 理 下 的 表达 分 析 


Fig.7 Expression analysis of MeHSF10 under ABA (A) and PEG (B) treatments 
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图 8 MeHSF10 基因 在 木薯 块 共 PPD 过 程 中 的 表达 分 析 


Fig.8 Expression analysis of MeHSF10 in PPD process of cassava tuberous roots 


3 讨论 

热 激 转录 因子 在 自然 界 中 有 多 个 基因 家 族 成 员 ， 它 们 含有 不 同 的 保守 结构 域 ， 如 DNA 结合 功能 域 
(DBD), S£26 (4) fe3k(oligomerization domain, OD)、 核 定位 信号 (NLS) 等 。 根 据 保 守 结 构 域 OD 的 特点 可 
以 分 为 HSFA、HSFB 和 HSFC 三 个 家 族 (Guo et aL, 2016). HSF 家 族 在 不 同 植物 中 拥有 不 一 样 的 数量 ， 
例如 拟 南 芥 中 有 21 个 ,水 稻 25 个 ， 玉 米 中 25 个 ,小麦 中 则 超过 56 个 ， 都 含有 HSF 基因 家 族 的 保守 结构 
域 , 并 对 它们 的 功能 进行 了 深入 研究 (Guo et al., 2008; Mittal et al., 2009; Lin et al., 2011; Scharf et al., 2012; 
Xue et al., 2014) ， 但 在 木 暮 中 的 报道 还 很 少 。 本 研究 分 离 的 MeHSF10 基因 序列 全 长 为 1098 bp, 编码 365 
个 氨基 酸 。 序 列 分 析 表 明 该 基因 含有 HSFC 家 族 的 保守 结构 域 ( 李 菲 等 , 2017)， 系 统 发 育 分 析 结 果 显 示 
MeHSFI0 与 橡胶 树 HbHSF 和 麻风 树 JcHSF 的 亲缘 关系 较 近 。 

HSF 基因 在 所 有 的 水 稻 组 织 中 都 有 表达 ， 而 HSF9 则 只 在 向 日 葵 和 拟 南 芥 的 种 子 中 表达 (Almoguera et 
al, 2002, Scharf et al., 2012), Æ REA AH ZR I] HSFA2 相 比 其 它 花 组 织 表 现 出 更 高 的 表达 (Guo et. al., 
2016)。 因此 , 不 同 HSF 基因 会 由 于 功能 的 差异 在 不 同 植物 的 不 同 组 织 中 呈现 出 不 同 的 表达 水 平 。 MeHSF10 
基因 的 启动 子 序列 分 析 结 果 显 示 其 含有 大 量 的 光 诱 导 元 件 ( 表 1)， 而 MeHSFIO 在 叶片 中 的 表达 水 平 最 高 ， 
推测 该 基因 可 能 与 叶片 中 的 光合 作用 相关 。 
启动 子 是 基因 表达 调控 的 重要 元 件 , MeHSF10 基因 的 启动 子 序列 分 析 结 果 显 示 其 含有 干旱 诱导 相关 元 
ft MBS 和 ABRE 元 件 。 因 此 ， 本 研究 分 别 对 木薯 进 行 干旱 和 ABA 处 理 ， 结 果 表 明 MeHSF10 基因 的 表达 
明显 受到 干旱 胁迫 和 ABA 处 理 的 诱导 。 在 拟 南 芥 中 ，A1HsfA9 通过 ABA 信号 通路 来 提高 植株 应 对 干旱 胁 
迫 的 能 力 (Guo et al., 2008)， 过 表达 AtHSFA2 和 AtHSFAS 基因 可 提高 拟 南 芥 植株 对 盐 和 渗透 胁迫 的 适应 能 
JJ: 过 表达 OsHSF29 和 OsHSF17 基因 可 以 提高 水 稻 植 株 对 盐 和 渗透 胁迫 的 适应 能 力 (in et al., 2013)。 
此 ， 推 测 MeHSF1O 可 能 通过 依赖 于 ABA 信号 通路 的 途径 来 响应 干旱 胁迫， 但 具体 是 哪些 基因 参与 了 
MeHSF10 介 导 的 分 子 调控 仍 不 清楚 。MeESF70 在 木 葛 生理 性 变质 过 程 中 的 高 表达 则 表明 该 基因 可 能 和 木 
薯 块茎 的 生理 性 变质 相关 。 研 究 报告 指出 HS 和 植物 应 对 氧化 胁迫 密切 相关 ， 在 水 稻 中 OsHsfC2a 和 
OsHsfA5 是 植株 ROS 感知 和 含量 积累 的 重要 基因 (Miller et al, 2008; Mittal et al., 2009)。 在 烟草 中 过 表达 
胡杨 PeHSF 基因 则 通过 调节 叶片 中 的 ROS 平衡 来 提高 烟草 应 对 非 生物 逆境 胁迫 的 能 力 (Shen et al., 2013). 
因此 ,推测 MeHSFIO 可 能 和 氧化 胁迫 相关 来 影响 木薯 块 蕉 的 生理 性 变质 。 但 MeESF70 基因 如 何 参与 木 暮 
块 蕉 的 生理 性 变质 仍 不 清楚 。 因 此 ， 对 这 些 结果 的 进一步 研究 将 有 可 能 为 木薯 的 抗 着 和 延缓 生理 性 变质 提 


供 理论 参考 。 下 一 步 将 通过 对 基因 功能 的 研究 来 验证 该 基因 在 木薯 抗 旱 和 延缓 生理 性 变质 中 的 作用 。 
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